Average specificty

Genomic Oligonucleotide
fragment Superkingdom 0+ Phyum o+ Class o+ Order 0*  Genus 0
length (1)

length (s)

800bp 2 0,61 051 02 028 014 019 005 016 003 0,12
3 0,64 050 045 021 037 023 031 026 024 0,22
4 073 044 070 023 061 028 05 028 058 024
5
&

50Kbp 2 0,64 05 070 019 05 035 063 046 059 038
3 0,76 032 o074 008 064 028 067 040 0,69 0,39
4 087 017 087 005 072 022 076 030 075 027
5 093 012 094 002 08 022 078 037 077 0,12
6 092 024 092 002 078 005 079 02 075 0,28

Average sensitivity

Genomic Oligonucleotide

fragment Superkingdom 0%  Phyum ot Class o+ Order ©0*  Genus o

length ()

length (s)

800bp 2 0,20 052 02 020 006 010 005 026 003 0,01
8 0,70 002 045 015 015 015 031 005 024 0,08
4 0,73 007 069 015 030 012 057 020 0,60 0,09
5
&

50Kbp 2 0,63 012 009 018 006 016 013 012 002 0,11
3 0,74 014 02 028 023 023 018 025 016 0,26
4 079 011 042 028 044 029 037 033 036 0,36
5 0,82 009 073 025 063 028 049 034 046 0,40
6 0,83 005 072 031 05 029 042 034 047 041

Average false negative rate

Genomic Oligonucleotide
fragment Superkingdom 0%  Phyum o+ Class o+ Order ©o*  Genus o
length ()

length (s)

800bp 2 0,1440 00220 10,0640 0,0360 0,0807 0,0287 00324 00665 00220  0,0247
3 0,126 00003 00543 0,0106 0,1074 0,669 00319 00160 00360 0,425
4 0,0902 0,001 00336 0,0032 0,855 00767 00267 00120 00287 0,057
5
6

50Kbp 2 0,11 003 02 000 016 002 002 003 008 0,06
3 0,07 006 024 001 014 003 002 003 008 0,02
4 0,08 009 015 001 013 003 002 004 006 0,03
5 0,01 006 009 000 012 004 003 006 003 0,04
6 0,05 004 012 001 019 001 005 012 005 0,09

*Qligonucleotide length not evaluated due to lack of minimal fragment length
require to contain all posible oligonucleotide patterns

Additional Table 1: Standard deviation for average accuracy and false negative rate achieved
for fragments of length 800bp and 50Kbp using different oligonucleotide length. Standard
deviation and average specificity, sensitivity and false negative rate is given for all oligonucleotide lengths
and taxonomic ranks evaluated.



